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研究报告 

基于高通量测序的辐射污染区细菌群落特征分析 
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(2. 新疆农业科学院微生物应用研究所  新疆 乌鲁木齐  830091) 

 
 

摘  要：【目的】为了更加全面地揭示辐射污染区细菌种群多样性，了解辐射污染对辐射区土壤

中细菌群落结构的影响。【方法】运用高通量测序方法，分别进行了土样细菌 16S rRNA 基因的

V3 可变区测序，进而对无辐射污染对照和不同辐射污染程度的土样中细菌群落组成和多样性进

行分析。【结果】研究共获得 110 348 条有效序列，17 604 个 OTUs，共涉及细菌域的 19 个门和

6 个潜在菌门和其它未分类菌群的 726 个属。多样性分析表明，辐射污染会引起土壤样品中微生

物群落的分布显著差异化，显著提高细菌群落种群多样性和微生物丰度。微生物群落组成分析发

现，在辐射污染胁迫下，辐射污染区样品中变形杆菌门分布比例显著下降；随着辐射污染程度的

提高，放线菌门所占比例逐步提高，未分类菌门、厚壁菌门和酸杆菌门也有明显的提高。同时，

研究发现辐射污染区中存在着大量未分类菌属。【结论】研究揭示了辐射污染区极为丰富的细菌

多样性，大量微生物新物种资源有待发掘。 
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Analysis of bacterial community in radiation polluted soils by 
high-throughput sequencing 
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Abstract: [Objective] To fully demonstrate the bacterial diversity in radiation polluted soils from the 
Northwestern China, and investigate effects of radiation pollution on the bacterial community. 
[Methods] Composition and structure of bacterial communities in soils from the control of no radiation 
pollution and the radiation contaminated in different levels was analyzed based on high-throughput 
sequencing of the V3 region of the 16S rRNA gene. [Results] A total of 110 348 effective sequences 
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and 17 604 OTUs were obtained, which were classified into 726 genera from 19 phyla and others 
including 6 candidate phyla and the unclassified in bacteria domain. The result of diversity analysis 
showed that the radiation pollution resulted in significant change in bacterial community in soils, and 
led to the improvement of bacterial diversity and richness. The analysis of bacterial composition 
indicated percent rates of bacteria from phylum Proteobacteria decreased significantly under the 
radiation stress, while the Actinobacteria increased gradually with the improvement in radiation levels. 
The proportion of the unclassified, Firmicutes and Acidobacteria rise obviously. Additionally, lots of 
unclassified genera exist in radiation pollution soils. [Conclusion] It proved extremely rich bacterial 
diversity in radiation contaminated area and a lot of novel microbial resources which need to further 
discover. 

Keywords: High-throughput sequencing, Radiation-polluted soil, Bacterial community 

核辐射污染能导致环境的剧烈改变，显著改变

土壤物理、化学以及生物学特性，对核辐射污染周

边的生态环境产生具大的扰动，进而对土壤微生物

群落组成和分布造成影响[1-2]。截止目前，国内外对

大面积核辐射染污区微生物的相关研究报道较为

有限。Durrell 等[3]对美国内华达核试验基地中微生

物调查研究发现，该区域存在着一定数量的耐辐射

微生物；Kieft 等[4]对该区域中微生物的生长限制因

素进行了研究，发现水是关键限制因素。Dighton
等[5-6]对切诺尔贝利核电站核泄露周边区域真菌的

群落分布和组成进行了较为系统的研究，发现该区

域有丰富的真菌多样性，真菌群落组成和丰度与辐

射剂量存在着明显的分布特征，且大多数真菌具有

令人吃惊的辐射适应性。 
我国西北某区域由于相关试验，存在着严重的

放射性核辐射污染，造成了我国独一无二、不可复

制的特殊辐射生境。由于该区域的危险性和特殊

性，此前对这一环境下微生物的群落组成和分布知

之甚少。本课题组作为目前国内外在该区域开展微

生物资源调查的唯一团队，经过近十年的研究[7-14]，

目前已分离各类微生物 1 500 余株，共涉及近百个

属，获得一大批耐辐射相关特性的菌种资源。同时，

发现潜在新属 5 个，新种 20 个，目前已发表新属

1 个，新种 9 个，初步证明历经五十多年的适应和

演变，该区域微生物在特殊的生态条件及核辐射环

境胁迫下，存在着丰富的微生物多样性。由于可培

养手段的局限性，分离获得细菌菌株主要由Bacillus 

属和 Streptomyces 属菌为主要菌群，分别占 31.31%

和 9.22%。随着微生物研究技术的发展，基于高通

量测序方法的微生物群落结构分析，由于具有更高

效、数据信息大且无需分离培养纯种微生物，可最大

限度地保留微生物群落原有的群落组成和分布特征，

成为微生物群落多样性研究的重要手段之一[15-16]。 
本研究在前期研究基础上进一步利用高通量

测序方法对该区域辐射污染土样中细菌群落组成

和结构进行分析，进而更为全面地展现辐射污染区

微生物多样性，同时为宝贵的耐辐射污染区微生物

资源的发掘提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  主要试剂和仪器 
土壤基因组 DNA 快速抽提试剂盒、MiSeq 高通

量测序技术平台，生工生物工程(上海)股份有限公

司；高速离心机、PCR 仪，德国 Eppendorf (艾本德)。 

1.2  土样采集和保存 
供试土壤分别于 2012 年 9 月与 2013 年 5 月采

自不同辐射污染区 5−10 cm 土壤，并放置在铅板盒

里 4 °C 保存。根据土样中 137Cs 含量分为 4 个等级，

其中 CK 为未受辐射污染的土样(10–20 Bq/kg)；L

为轻度污染地区的土样(100–200 Bq/kg)，M 为中度

污染地区的土样(1 000−2 000 Bq/kg)，H 为重度污染

地区的土样(>10 000 Bq/kg)。 

1.3  土壤总 DNA 提取 
土样经充分混匀后各取0.50 g，使用土壤基因
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组DNA快速抽提试剂盒，并按说明书抽提并纯化土

壤微生物基因组DNA。每份样品进行3个重复，最

终经合并后，作为PCR扩增模板使用。 

1.4  16S rRNA基因序列V3可变区的PCR扩增 
扩增 16S rRNA 基因序列的 V3 可变区，引物

为 357F (5′-CCTACGGGAGGCAGCAG-3′)和 518R 

(5′-ATTACCGCGGCTGCTGG-3′)。每个样本的引物

序列前均单独加入长度为 7 个碱基的不同碱基序列

标签，用以标记不同的样本。PCR 反应体系参照说

明书，PCR 反应条件为：94 °C 5 min；94 °C 30 s，

56 °C 30 s，72 °C 50 s，30 个循环；72 °C 10 min。

扩增 PCR 产物经琼脂糖电泳检测阳性后，进行高通

量测序和分析。 

1.5  测序数据的质控和处理 
根据 Barcode 序列将获得的测序数据拆分为不

同样品数据，并截去 Barcode 序列和 PCR 扩增引物

序 列 ； 将 拆 分 的 数 据 使 用 FLASH 

(http://ccb.jhu.edu/software/FLASH/)对每个样品的

Reads 进行拼接，得到的拼接序列为原始 Tags 数据

(Raw Tags)；拼接得到的 Raw Tags，需要经过更严

格的过滤处理后，得到高质量的 Tags 数据(Clean 

Tags)。 

1.6  测序数据的分析 
1.6.1  操 作 分 类 单 元 (Operational taxonomic 
units,OTUs)分类及注释：对获得的测序数据，用

Uclust 版本 (Uclust v1.1.579)对所有样品的全部

Effective Tags 序列聚类，以 97%一致性将序列聚类

成为 OTUs 结果。同一 OTUs 中的序列被视为相同

分类单元的序列，作为一个假定的分类单元。选取

代表性序列采用 RDP classifier 软件进行物种分类，

研究 OTUs 之间的系统发生关系[17]。 

1.6.2  Alpha 多样性分析：Alpha 多样分析采用

Mothur 软件，相关网址为 http://www.mothur.org/。

用 Coverage 指数反映样品文库的覆盖率。采用

Chao1 算法估计群落中含 OTU 数目的指数，采用香

农指数衡量群落的异质性，相应计算公式如下： 

Coverage 指数计算公式为：

11 nC
N

= −
 

其中，n1：只含有一条序列的 OTU 的数目；N：

抽样中出现的总的序列数目。 
香农指数计算公式为：H′=−∑Pi×lnPi 

其中 Pi 为各种群物种数与样本总物种比值。 
Chao1 指数计算公式为： 

1 1
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2
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其中，Schao1：估计的 OTU 数；Sobs：实际 OTU
数；N1：只有一条序列的 OTU 数目；N2：只有

两条序列的 OTU 数目。 
1.6.3  Beta 多样性分析：Beta 多样性主要包括样本

距离计算、样本聚类、样本 PCA 分析。该三类分

析均是利用 Unifrac metric，分析中首先将 OTU 种

子序列比对到 Greengene 核心 16S rRNA 基因序列

中，根据多序列队列构建以种子序列为节点的系统

发育树，而后通过进化树计算 Unifrac metric，

Unifrac metric 是通过计算进化树中不同环境样本

间 Unique branch 长度总和获得。Unifrac metric 值

在 0−1 之间，值越小说明样本间相似度越高。 

2  结果与分析 

2.1  测序结果及序列深度验证 
通过各样品中细菌的 16S rRNA 基因 V3 区测

序，4 个样品总计测得原始序列条数为 152 784 条，

过滤掉低质量的序列后，总数为 136 890 条。在上

述序列进行去冗余处理后，有效序列数 110 348 条，

并在 97%相似度下将其聚类为用于物种分类的

OTUs，共产生 17 604 个，统计得到所有样品在不

同 OTUs 中的丰度信息，各样品测序信息结果如表

1 所示。 
稀释曲线反映了测序的深度，也可以用来评价

测序量是否足以覆盖样品所有种群。从图１可知，

４个样品稀释曲线均基本趋于平缓，但仍未达到饱

和，说明所得序列可基本反映真实环境中细菌群落结

构，但仍有部分微生物种类尚未被检测发现。 
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表 1  不同辐射污染程度下土壤样品测序数据统计 
Table 1  Sequence data statistics of soil samples in different radiation pollution degree 

样品编号 
Samples 

原始序列数 
Raw number 

质控序列数 
Clean number 

有效序列数 
Effective number 

OTUs 数量 
OTUs number 

H 44 334 39 419 29 626 7 299 

M 42 088 37 863 30 386 7 354 

L 25 732 23 545 19 593 5 969 

CK 40 630 36 063 30 743 4 714 

Total 152 784 136 890 110 348 17 604 

 

 
 
图 1  不同辐射污染程度下土壤样品的稀释曲线 
Figure 1  Rarefaction curves for samples in different 
radiation pollution degree 
 

 
 
图 2  各样品中细菌群落相关性分析 
Figure 2  The similarity analysis of bacterial communities 
in different samples 

2.2  各样品中细菌群落相关性分析 
以各样品中分布的 OTUs 数为计算依据，对各

样品中菌群梯状性进行分析，并构建韦恩图(图 2)。
依据图 2 中的数据，不同辐射污染程度土样中，有

514 个 OTUs 均出现在 4 个样品，占总 OTUs 的

2.92%，证明辐射污染程度对这 514 个 OTUs 代表

的微生物种群影响不大。对不同辐射污染程度下样

品即高、中、低辐射污染样品与对照样品 CK 中各

相关 OTUs 分别为 3 030、2 090 和 737 个，分别占

两两相关 OTUs 的 25.22%、17.32%和 6.90%，即表

示随着污染程度的增高样品与对照样品中微生物

群落相关性更高，这一结果在相关辐射污染区微生

物群落分布中为首次发现，相关的产生原因还有待

进一步验证和分析。 

2.3  样品间 Alpha 多样性分析 
采用 Alpha 多样性指标中的 Coverage 指数、香

农指数(Shannon index)和 Chao1 指数对样品序列文

库的覆盖率、群落的异质性以及估计群落中物种总

数。由表 2 可以看出，辐射污染区土样中细菌香农

指数均显著提高，表明辐射污染能提高土样中微生

物群落种群差异性；而 OTUs 数、Chao1 指数均明

显高于对照样品，进一步证明辐射污染提高了土壤

样品中微生物群落的种群多样性和总体丰度。 

2.4  样品间 Beta 多样性分析 
进一步对样品间的差异进行研究，采用 Beta

多样性的样本距离计算、样本聚类、样本 PCA 分

析，来衡量样本间物种组成的相似度。利用 Unifrac 
metric 计算不同环境样本间 Unique branch 长度总 
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表 2  各样间 Alpha 多样性统计表 
Table 2  Alpha diversity in different samples  

样品编号 
Sample_ID 

OTUs 数量 
OTUs numbers 

覆盖率 
Coverage 

香农指数 
Shannon index 

Chao1 指数 
Chao1 index 

CK 4 714 0.919 006 5.789 187 8 438.525 2 

L 5 969 0.832 746 7.869 997 11 226.322 0 

M 7 354 0.877 279 7.922 097 13 032.804 0 

H 7 299 0.871 498 7.859 802 13 261.733 0 

 
和，其中 Unifrac metric 值在 0−1 之间，值越小说明

样本间相似度越高。样本距离计算、样本聚类、样

本 PCA 分析结果如图 3、4 所示。由图 3 可以看出，

样品 M 和 H 最为邻近；基于权重的热值图也表明，

两者相关性最高，与样品 CK 相近性次之，而与样

品 L 距离最远。 

对 PCA 主成分分析表明，主成分 1 (PC1)和主

成分 2 (PC2)分别在样品差异性贡献率上达到 54%

和 29%，合计达到 83%，是差异的主要来源。对样

品在各主成分的影响进行绘图可以看出，样品 M 和

H 为别处于均位于 PC2 的负值区域，分别位于 PC1

作标轴正负两侧，较为靠近的位置，说明两样品间 
 

 
 
图 3  样本间距离加权重聚类图 
Figure 3  Weighted distance between samples 
 

的主成分变异不显著；而样品 CK 与样品 L 均位于

PC2 坐标轴正值区域，但分处在 PC1 的正负值，且

间隔较大的位置，同时与样品 M、H 分布较远，也

进一步说明了辐射对样品的影响情况。总体而言，

辐射污染造成了土壤样品中微生物群落的分布显

著变化。 

2.5  各样品中细菌群落分布特征分析 
利用 RDP classifier 对各样品中 OTU 依次进行

门(Phylum)、纲(Class)、目(Order)、科(Family)、属

(Genus)分类信息分析，进一步挖掘样品中种群性群

落组成，发现 4 个样本中共涉及细菌域的变形菌门

(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteria)、拟杆菌 
 

CK

H

M

L0.15

0.15

0.10

0.10

0.05

0.05

0.00

0.2 0.1 0.0 0.1 0.2 0.3
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P2
 (2

9.
0%

)

 
 
 
图 4  样本间微生物群落主成分分析 
Figure 4  PCA results of soil microbial communities from 
samples 
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门 (Bacteroidetes) 、 未 分 类 菌 群 、 厚 壁 菌 门

(Firmicutes)、酸杆菌亚门(Acidobacteria)、浮霉菌门

(Planctomycetes)、芽单胞菌门(Gemmatimonadetes)、
绿弯菌门(Chloroflexi)、疣微菌门(Verrucomicrobia)、
TM7、奇异球菌-栖热菌门(Deinococcus-Thermus)、
装甲菌门(Armatimonadetes)、BRC1、WS1、SR1、
黏胶球形菌门 (Lentisphaerae) 、硝化螺旋菌门

(Nitrospira) 、蓝菌门 (Cyanobacteria) 、软壁菌门

(Tenericutes)、OP11、纤维杆菌门(Fibrobacteres)、
OD1 、 迷 踪 菌 门 (Elusimicrobia) 、 产 水 菌 门

(Aquificae)、热脱硫杆菌门(Thermodesulfobacteria)
等 19 个菌门以及 6 个潜在细菌门和未知菌群。 

对样品信息中主要组成的 10 个门分析表明，

其均占各样品群落的 96.0%以上，进行门水平菌群

比例分布绘图，结果如图 5 所示。由图 5 可知，不

同辐射污染程度间微生物群落组成存在着明显的

差异，但也存在着一定的规律性，变形杆菌门、放

线菌门、拟杆菌门、未知菌群、厚壁菌门和酸杆菌

门为最主要菌群，总计占对照样品(CK)、低辐射污

染样品(L)、中辐射污染样品(M)和高辐射污染样品

中(H)的 96.05%、82.16%、92.28%和 93.30%。进一

步分析表明，在辐射污染胁迫下辐射污染区样品中

变形杆菌门分布比例显著下降；随着辐射污染程度

的提高，放线菌门所占比例显著提高；未知菌群、 
 

 
 
图 5  Phylum 水平各样本菌群分布图 
Figure 5  Frequence of phylum in microbial communities 
from samples 

厚壁菌门和酸杆菌门也有明显的提高，而拟杆菌门

的分布出现先略微下降后提高的趋势。尤其是在高

辐射土样中，上述分布变化特别明显，其中变形杆

菌门下降为对照样品的 2.25 倍，而放线菌门、未知

菌群、厚壁菌门和酸杆菌门分布比例较对照分别提

高了 2.86、1.73、1.72、2.24 和 1.58 倍。在低辐射

污染区土样中，未知菌群和酸杆菌门分布比例提高

最为显著，分别增加了 7.88 倍和 4.45 倍。 
在属的层次中，各样品中共涉及 726 个属，其

中对照样品和低、中、高辐射污染程度的样品中共

涉及 343、341、284、216 个属，样品间优势种属

分布存在极大的差异性。由表 3 可知，对照样品中

不动杆菌属(Acinetobacter)占绝对优势，而在高、中、

低辐射污染土样中未分类的属均为最主要菌群，分

别占 24.79%、11.78%、14.51%，表明辐射污染区

存在着大量有待发掘的未知微生物资源。另外，

Devosia、Microvirga 均出现在 4 个样品的主要菌群

中，其中，Devosia 属菌群的组成比例随着辐射污

染程度的增加而增加；辐射污染土样中 Microvirga

属也较之对照样品明显提高。其它已种属中

Salinimicrobium、Arthrobacter、Kocuria、Devosia、

Bacillus、Planomicrobium 也在 4 个样品的主要菌群

中不同程度存在，这一结果与目前已分离获得的种

属组成存在巨大的差异，进一步证明辐射污染区存

在大量有待挖掘的微生物资源。 

3  结论与讨论 

尽管放射辐射对生命体具有普遍的损害，但辐

射污染区域并非生命禁区。20 世纪 60 年代，对美

国内华达试验场(Nevada test site，NTS)开展了微

生物研究，分离获得各类菌株 500 余株，发现了

41 个分类单元的微生物[3]。国外学者在近二十余年

内，对前苏联切尔诺贝利核电站事故周边区域真菌

进行系统发掘，已从不同辐射强度地点分离出约

2 000 株，涉及 98 个属的 200 个种的真菌，初步证

明辐射污染区域依然存在着丰富的真菌多样性，并

存在着多样的辐射适应性[1,5-6]。同时，在群落分布 
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表 3  各样品中主要微生物菌落种属组成 
Table 3  Major genera in microbial communities from samples  

CK L M H 
编号 

Number 属名 
Genus name 

比例 
Ratio (%) 

属名 
Genus name 

比例 
Ratio (%)

属名 
Genus name 

比例 
Ratio (%) 

属名 
Genus name 

比例 
Ratio (%)

1 Acinetobacter 50.18 Unclassified 24.79 Unclassified 11.78 Unclassified 14.51 

2 Unclassified 5.69 Gp4 5.34 Kocuria 10.55 Devosia 3.54 

3 Salinimicrobium 4.30 Gemmatimonas 5.05 Salinimicrobium 6.08 Halomonas 3.32 

4 Arthrobacter 2.73 Sphingomonas 3.84 Arthrobacter 4.88 Bacillus 2.73 

5 Kocuria 2.72 Microvirga 3.43 Planomicrobium 3.31 Microvirga 2.53 

6 Devosia 1.96 Tepidamorphus 3.17 Devosia 2.69 Jeotgalibacillus 2.48 

7 Bacillus 1.11 Aciditerrimonas 2.60 Microvirga 2.65 Salinimicrobium 2.34 

8 Microvirga 1.05 Bacillus 2.25 Blastococcus 2.50 Rhizobium 2.18 

9 Adhaeribacter 1.04 Spartobacteria 2.01 Adhaeribacter 2.41 Gracilimonas 2.04 

10 Planomicrobium 0.97 Planctomyces 1.88 Pontibacter 2.18 Arthrobacter 2.01 

 
上，不同辐射剂量下存在明显的群落优势菌，

Paecilomyceslilacinus 和 Chaetomiumaureum 是土壤

高剂量辐射 (3.7×106–3.7×108 Bq/kg)的优势菌、

Acremoniumstrictum 和 Arthriniumphaeospermum 是

中剂量辐射 (3.7×103–3.7×105 Bq/kg)的优势菌；

Myrotheciumroridum 和 Metarhiziumanisopliae 是低

剂量辐射(<3.7×102 Bq/kg)的优势菌，上述菌株同时

可以作为相应辐射剂量的指示菌[5]。近年来，通过

对放射性核素废弃物处置点研究发现，复杂多样的

辐射环境下存在着大量不同类型的微生物，其不仅

适应了辐射环境，并参于了核素的固定或迁移活

动[6,18-19]。同时，多个新种属在辐射环境下被发现，

其中菌株 Kineococcus radiotolerans[20]、Deinococcus 

wulumuqiensis 、 Deinococcus xibeiensis 和

Streptomyces radiopugnans 等具有极强辐射耐受性，

证明辐射污染区存在着丰富多样的微生物资源。 

我国西北某区域地处新疆典型的干旱盐碱荒

漠地区，由于相关试验存在着严重的放射性核辐射

污染，造成了我国独一无二、不可复制的特殊辐射

生境。本课题组经过近十年研究已初步证明，该区

域存在着丰富的微生物多样性，并蕴藏着大量未知

微生物。目前，课题组已从该区域获得各类微生物

菌株 2 000 余株，其中多数微生物呈现不同程度的

耐辐射特性。分子学鉴定和系统鉴定表明，菌株涉

及细菌、放线菌和真菌，其中涉及细菌域的 76 个

属 273 个种，Bacillus 属菌为主要菌群，占 31.31%，

其次为 Streptomyces (9.22%)，其余占多数的分别为

Pseudomonas (3.64%)、Gracilibacillus (3.88%)、

Microbacterium (3.64%)、Micrococcus (3.27%)、

Halobacillus (3.64%)；涉及真菌域的 20 个属 50 余

种。前期利用可培养方法对本研究土样细菌分离结

果表明[7]，随着辐射污染程度的增高，菌株的检出

率显著下降，各土样分离株分别占 55.2%、21.2%、

12.6%和 10%。所获得菌株共涉及厚壁菌门、放线

菌门和变形菌门和拟杆菌门，其中厚壁菌门占绝对

优势，占总菌数的 66.7%，其在不同辐射污染程度

样品中均为优势菌群，所占比例均大于 50%。放线

菌门、变形菌门分离株所占比例随着辐射程度增加

而增加。同时发现，不同辐射区域获得的微生物其

耐辐射特性存在明显的差异。一般来说，污染程度

越高的土样，高剂量辐射耐受性的微生物所占比例

较高；同时，上述微生物普遍产生各类色素、多糖
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等代谢产物，推测与其耐辐射特性相关。利用 Biolog 

EcoTM 技术对辐射污染程度高、中、低区域土样及

无污染对照区域样品中微生物分布和代谢特性的

研究表明，不同辐射污染程度下微生物的碳源利用

差异显著(P<0.05)。随着辐射污染程度的增强，微

生物活性逐渐降低；随着辐射程度增高，土壤微生

物的主要利用碳源由糖类逐步转为羧酸类和聚合

物类，均表明辐射对污染土壤中微生物群落组成和

分布有着明显影响[10]。 

本研究选取细菌 16S rRNA 基因 V3 可变区序

列，利用 MiSeq 高通量测序方法，对辐射区中高、

中、低辐射污染程度土样以及无污染对照样品土样

的细菌进行了细菌群落组成和分布特性研究，共获

得 110 348 条有效序列，17 604 个 OTUs。通过多样

性分析发现，辐射污染造成了土壤样品中微生物群

落的分布显著变化，能明显提高土壤样品中微生物

群落的种群多样性和微生物总体丰度，这一结果与

此前研究相反，可能与辐射污染程度增加后，不可

培养或稀有菌群难以获得有关。分析发现，辐射污

染区土壤中共涉及细菌域的 19 个门和 6 个潜在门

和未分类门的总计 726 个属。尽管 Sun 等[21]研究指

出细菌基因组中存在 16S rRNA 基因多拷贝，且存

在基因组内部异质性，而不同可变区中异质率不

同，从而可造成基于 16S rRNA 基因测序的分子鉴

定的物种种类(独一性)严重高估，累计可达 123.7%。

而本研究选用的细菌 16S rRNA 基因 V3 可变区在

3%差异性上仅可造成 5.2%的物种高估，证明本研

究所分析发现的物种种类仍远远高于目前已分离

获得的菌数，也极大地展现了污染区微生物丰富的

多样性。通过对序列代表的微生物群落特征分析发

现，辐射污染胁迫下，辐射污染区样品中变形杆菌

门分布比例显著下降；随着辐射污染程度的提高，

放线菌门所占比例显著提高，未知菌群、厚壁菌门

和酸杆菌门也有明显的提高，可能与相关菌门中辐

射耐受性菌株所占比例有关，这一结果与前期分离

培养所得趋势基本一致。对属一级菌群分布分析发

现，在高、中、低污染土样中，未知菌属均为各样

品中的主要菌群，分别占各自菌群的 14.51%、

11.78%和 24.79%，均高于对照样品的 5.69%，特别

是低污染样品，高出对照 4.36 倍；同时对包括门在

内的更高分类分析中，辐射污染土样中未知分类均

高于对照样品，证明辐射污染区存在着大量未知的

微生物资源，有待发掘。 
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2016 年中国微生物学会及各专业委员会学术活动计划表(2-1) 

序号 会议名称 主办/协办单位 时间 人数 地点 联系方式 

1 鼠疫菌生态与遗传研讨会 
中国微生物学会分析

微生物学专业委员会
3 月 100 北京  

2 
2016 年全国微生物毒素与急危重

症学术会议 
中国微生物学会微生

物毒素专业委员会 
4 月 400 上海 陈德昌 

13901674318 

3 生物过程优化与放大研讨会 
中国微生物学会生化

工程模型化与控制专

业委员会 
4 月 260 湖北宜昌 尤舸浩 

13908607687 

4 
第四届全国食用昆虫与微生物转

化废弃物及高效利用研讨会 
中国微生物学会农业

微生物学专业委员会

5 月 
13−15 日

120 湖北武汉 吴悦 
027-87287254 

5 第二届噬菌体学术研讨会 
中国微生物学会医学

微生物学与免疫学专

业委员会 
5 月 150 湖北武汉 童贻刚 

133611272813 

6 
第二届合成微生物学与生物制造

学术研讨会 

中国微生物学会分子

微生物学与生物工程

专业委员会 
6 月 200 浙江杭州 李永泉 

13735591622 

7 第七届传染病基础与技术论坛 
中国微生物学会分析

微生物学专业委员会
6 月 400 待定 吕相征 

lvxz@cma.org.cn 

8 酿造食品的营养化学术研讨会 
中国微生物学会酿造

分会 
6 月 120 浙江杭州 张秀梅 

13503213265 

9 
第十届全国海洋生物技术与创新

药物学术讨论会 
中国微生物学会海洋

微生物学专业委员会
8 月 250 江苏南京 王梁华 

13386271017 

10 
工业企业微生物安全控制技术与

实践研讨会 
中国微生物学会工业

微生物学专业委员会
8 月 200 北京 010-53218310 

11 
第八届全国微生物资源学术暨国家

微生物资源平台运行服务研讨会 
中国微生物学会微生

物资源专业委员会 
8 月 

22−25 日
400 

内蒙古 
呼和浩特 

阮志勇 
13001101231 

12 
第二届真菌感染与宿主免疫学术

研讨会 
中国微生物学会真菌

学专业委员会 
9 月 200 浙江宁波 李祥 

13811495603 
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